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AF367202 4590 bp mRNA linear PRI 16-JAN-2002 

Homo sapiens ATP-binding cassette protein Cll (ABCC11) mRNA, 
complete cds . 
AF367202 

AF367202. 1 GI: 14280090 
human . 

Homo sapiens 

Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata; Euteleostomi ; 
Mammalia; Eutheria; Primates; Catarrhini; Hominidae; Homo. 

1 (bases 1 to 4590) 

Yabuuchi,H., Shimizu,H., Takayanagi , S . and Ishikawa,T. 

Multiple splicing variants of two new human ATP-binding cassette 

transporters, ABCC11 and ABCC12 

Biochem. Biophys . Res. Commun. 288 (4), 933-939 (2001) 

21547789 

11688999 

2 (bases 1 to 4590) 
Yabuuchi,H. and Ishikawa,T. 

Molecular cloning and characterization of human ABCC11 cDNA 
Unpublished 

3 (bases 1 to 4590) 
Yabuuchi,H. and Ishikawa,T. 
Direct Submission 

Submitted ( 01-APR-2001 ) Biomolecular Engineering, Tokyo Institute 
of Technology, 4259 Nagatsuta, Midori-ku, Yokohama, Kanagawa 
226-8501, Japan 

Location/ Qualifiers 

1. .4590 

/organism="Homo sapiens" 

/db_xref="taxon: 9606" 

/ chromosome^ 11 1 6 " 

/map^'ieq^" 

/ tissue_type="liver " 

1. .4590 

/gene="ABCCll" 

79. .4227 

/gene="ABCCll" 

/no te=" transporter" 

/codon_start=l 

/product="ATP-binding cassette protein Cll" 
/protein_id="AAK58869. 1" 
/db xref="GI: 14280091" 



/ translation="MTRKRTYWVPNSSGGLVNRGIDIGDDMVSGLIYKTYTLQDGPWS 
QQERNPEAPGRAAVPPWGKYDAALRTMIPFRPKPRFPAPQPLDNAGLFSYLTVSWLTP 
LMIQSLRSRLDENTIPPLSVHDASDKNVQRLHRLWEEEVS RRGIEKASVLLVMLRFQR 
TRLI FDALLGI CFCIAS VLGP I LI I PKI LEYSEEQLGNAVHGVGLCFALFLSECVKS L 
SFSSSWIINQRTAIRFRAAVSSFAFEKLIQFKSVIHITSGEAISFFTGDVNYLFEGVC 
YGPLVLITCAS LVI CS I S S YFI I GYTAFIAI LC YLLVFPLAVFMTRMAVKAQHHTSEV 
SDQRIRVTSEVLTCIKLIKMYTWEKPFAEIIEDLRRKERKLLEKCGLVQSLTSITLFI 
I PTVATAVWVLI HTS LKLKLTASMAFSMLAS LNLLRLS VFFVP I AVKGLTN S KSAVMR 
FKKFFLQESPVFYVQTLQDPSKALVFEEATLSWQQTCPGIVNGALELERNGHASEGMT 
RPRDALGPEEEGNSLGPELHKINLWSKGMMLGVCGNTGSGKSSLLSAILEEMHLLEG 



SVGVQGSLAWPQQAWIVSGNIRENILMGGAYDKARYLQVLHCCSLNRDLELLPFGDM 
TEIGERGLNLSGGQKQRISLARAVYSDRQIYLLDDPLSAVDAHVGKHIFEECIKKTLR 
GKTWLVTHQLQYLEFCGQI I LLENGKI CENGTHSELMQKKGKYAQLI QKMHKEATS D 
MLQDTAKIAEKPKVESQALATSLEESLNGNAVPEHQLTQEEEMEEGSLSWRVYHHYIQ 
AAGGYMVSCI I FFFWLIVFLTI FSFWWLS YWLEQGSGTNSSRESNGTMADLGNIADN 
PQLS FYQLVYGLNALLLI CVGVCS S GI FTKVTRKASTALHNKLFNKVFRCPMS FFDT I 
PI GRLLNCFAGDLEQLDQLLP I FSEQFLVLSLMVIAVLLI VS VLS P YI LLMGAI IMVI 
CFIYYMMFKKAIGVFKRLENYSRSPLFSHILNSLQGLSSIHVYGKTEDFISQFKRLTD 
AQNNYLLLFLSSTRWMALRLEIMTNLWIAVALFVAFGISSTPYSFKVMAWIVLQI^ 
SSFQATARIGLETEAQFTAVERILQYMKMCVSEAPLHMEGTSCPQGWPQHGEIIFQDY 
HMKYRDNTPTVLHGINLTIRGHEWGIVGRTGSGKSSLGMALFRLVEPMAGRILIDGV 
DICSIGLEDLRSKLSVIPQDPVLLSGTIRFNLDPFDRHTDQQIWDALERTFLTKAISK 
FPKKLHTDWENGGNFSVGERQLLCIARAVLRNSKIILIDEATASIDMETDTLIQRTI 
REAFQGCTVLVIAHRVTTVLNCDHILVMGNGKWEFDRPEVLRKKPGSLFAALMATAT 
SSLR M 

BASE COUNT 1109 a 1160 c 1209 g 1112 t 

ORIGIN 

Query Match 86.1%; Score 3151.4; DB 9; Length 4590; 

Best Local Similarity 88.1%; Pred. No. 0; 

Matches 3654; Conservative 0; Mismatches 6; Indels 489; Gaps 

atgactaggaagaggacatactgggtgcccaactcttctggtggcctcgtgaatcgtggc 60 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I M I 
ATGACTAGGAAGAGGACATACTGGGTGCCCAACTCTTCTGGTGGCCTCGTGAATCGTGGC 138 

atcgacataggcgatgacatggtttcaggacttatttataaaacctatactctccaagat 120 
I I I I I I I I I I I I II I I II M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I | I | | | | | | | | 
AT CGACATAGGCGATGACAT GGTTT CAGGACTTATTTATAAAACCTATACTCTCCAAGAT 198 

ggcccctggagtcagcaagagagaaatcctgaggctccagggagggcagctgtcccaccg 180 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GG C C C CT GGAGT CAGCAAGAGAGAAAT C CT GAGGCT C CAG G GAG GG CAGCT GT CC CAC C G 258 

tgggggaagtatgatgctgccttgagaaccatgattcccttccgtcccaagccgaggttt 240 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I 
TGGGGGAAGTATGATGCTGCCTTGAGAACCATGATTCCCTTCCGTCCCAAGCCGAGGTTT 318 

cctgccccccagcccctggacaatgctggcctgttctcctacctcaccgtgtcatggctc 300 
I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I | I I | | | | | | | | | | | | | | || | | | | | | | 
CCTGCCCCCCAGCCCCTGGACAATGCTGGCCTGTTCTCCTACCTCACCGTGTCATGGCTC 37 8 

accccgctcatgatccaaagcttacggagtcgcttagatgagaacaccatccctccactg 360 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

AC C C C GCT CAT GAT CCAAAGCTT AC GGAGT C GCT T AGAT GAGAACAC CATC C CT C CACT G 438 

tcagtccatgatgcctcagacaaaaatgtccaaaggcttcaccgcctttgggaagaagaa 420 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I | 
T CAGT C CAT GAT GC CT CAGACAAAAAT GT C CAAAGGCT T C AC CGC CT T T GG GAAGAAGAA 498 

gtctcaaggcgagggattgaaaaagcttcagtgcttctggtgatgctgaggttccagaga 4 80 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GTCTCAAGGCGAGGGATTGAAAAAGCTTCAGTGCTTCTGGTGATGCTGAGGTTCCAGAGA 558 

481 acaaggttgattttcgatgcacttctgggcatctgcttctgcattgccagtgtactcggg 54 0 
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mi i ii i i i i i i n 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 in 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 ii 1 1 1 1 

Db 559 ACAAGdTTGATTTTCGATGCACTTCTGGGCATCTGCTTCTGCATTGCCAGTGTACTCGGG 618 

Qy 541 ccaatattgattataccaaagatcGtggaatattcagaagagcagttggggaatgttgtc 600 

I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I 
Db 619 C CAAT AT T GAT TAT AC CAAAGAT C CT GGAAT ATT CAGAAGAGCAGT T GG GGAAT GCT GT C 67 8 

Qy 601 catggagtgggactctgctttgccctttttctctccgaatgtgtgaagtctctgagtttc 660 

I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I II I I I II I I I I I I I I I I I Ml I Ml I 

Db 679 CATGGAGTGGGACTCTGCTTTGCCCTTTTTCTCTCCGAATGCGTGAAGTCTCTGAGTTTC 738 

Qy 661 tcctccagttggatcatcaaccaacgcacagccatcaggttccaagcagctgtttcctcc 720 

II I I I I I II I I I I I II I I I I I II I II I I II III I I I M I I I I I I I I II I II I II I I I I I 

Db 739 TC CT C CAGT T G GAT CAT CAAC CAAC GCACAGG CAT CAGGTT C C GAGCAG CT GT TT C CT C C 798 

Qy 721 tttgcctttgagaagctcatccaatttaagtctgtaatacacatcacctcaggagaggcc 780 

II I I I I I II II II I II I I II I II II I II I I I I I II II I I I I II II II M I I I II I I I II I 
Db 799 TTT G C CTTT GAGAAG CT CAT C CAAT T TAAGT CT GTAAT ACACAT C AC CT CAGGAGAGGC C 858 

Qy 781 atcagcttcttcaccggtgatgtaaactacctgtttgaaggggtgtgctatggaccccta 840 

I I I I I I II I I II I I I I I M I I II I I I I II II II I II II I I I I II I II II II II I M II I I 
Db 859 ATCAGCTTCTTCACCGGTGATGTAAACTACCTGTTTGAAGGGGTGTGCTATGGACCCCTA 918 

Qy 841 gtactgatcacctgcgcatcgctggtcatctgcagcatttcttcctacttcattattgga 900 

M I I II I I II II I I I I I II I I II I II I II I I I II II I I I II I M I II I II I I II I I II I I 
Db 919 GTACTGATCACCTGCGCATCGCTGGTCATCTGCAGCATTTCTTCCTACTTCATTATTGGA 978 

Qy 901 tacactgcatttattgccatcttatgctatctcctggttttcccactggaggtattcatg 960 

M I I II II I II M II I I II II II I I II I I I II II II II I II I I II II I I I II I II II M 
Db 979 TACACTGCATTTATTGCCATCTTATGCTATCTCCTGGTTTTCCCACTGGCGGTATTCATG 1038 

Qy 961 acaagaatggctgtgaaggctcagcatcacacatctgaggtcagcgaccagcgcatccgt 1020 

I I M I I I II II I I I II II II I I I I I I I II I I II I I I I I I I I I II I M I I I I II II I I I II 
Db 1039 ACAAGAAT G GCT GT GAAGGCT CAG CAT CACACAT CT GAGGT CAGC GAC CAGC GCAT C C GT 1098 

Qy 1021 gtgaccagtgaagttctcacttgcattaagctgattaaaatgtacacatgggagaaacca 1080 

M M I I I II I II I I II I I II I I I I II I I I I I I I II I I I I II II II II II I I II I II II II 
Db 1099 GT GAC CAGT GAAGT T CT CACTT GCAT TAAGCTGAT TAAAAT GT ACACAT G GGAGAAAC CA 1158 

Qy 1081 tttgcaaaaatcattgaagacctaagaaggaaggaaaggaagctattggagaagtgcggg 1140 

I I M I I I I M I I M II II I I I II II II II I II II I I I II I II II I II I I I I I I I I I II 
Db 1159 TTT GCAGAAAT CAT T GAAGAC CTAAGAAGGAAGGAAAG GAAACTAT T GGAGAAGT G C G GG 1218 

Qy 1141 cttgtccagagcctgacaagtataaccttgttcatcatccccacagtggccacagcggtc 1200 

M I II I I I I I II II II II I II II I I I I II II II I II I I II I II I I II II II II II II I I I 
Db 1219 CT T GT C CAGAGC CT GACAAGT ATAAC CTT GT T CAT CAT C C C CACAGT G GC CACAG C G GT C 1278 

Qy 1201 tgggttctcatccacacatccttaaagctgaaactcacagcgtcaatggccttcagcatg 1260 

I I I I I I M I II I II I I I I I I I I I II I II II I I I II I I | | | M II II II I M II I I I II I I 
Db 1279 T G GGT T CT CAT C CACACAT C CT TAAAG CT GAAACT CACAG C GT CAAT G GC CT T CAGCAT G 1338 

Qy 1261 ctggcctccttgaatctccttcggctgtcagtgttctttgtgcctattgcagtcaaaggt 1320 

M I II I II I I I I II II II I I II I II I I II M I I II II I I I II I I I II I I II I I | | | M II 
Db 1339 CTGGCCTCCTTGAATCTCCTTCGGCTGTCAGTGTTCTTTGTGCCTATTGCAGTCAAAGGT 1398 

Qy 1321 ctcacgaattccaagtctgcagtgatgaggttcaagaagtttttcctccaggagagccct 138 0 
M II I II I II I I II I I II I II I I II II II I II I I I I I II I II I II I I I || | || | M | | || 



• 



Db 1399 CT CAC GAATT C CAAGT CT GCAGT GAT GAGGTT CAAGAAGTTTTT C CTC CAGGAGAGC CCT 1458 

Qy 1381 gttttctatgtccagacattacaagaccccagcaaagctctggtctttgaggaggccacc 1440 

I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I 
Db 1459 GTTTTCTATGTCCAGACATTACAAGACCCCAGC7WVGCTCTGGTCTTTGAGGAGGCCACC 1518 

Qy 1441 ttgtcatggcaacagacctgtcccgggatcgtcaatggggcactggagctggagaggaac 1500 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 1519 TTGTCATGGCAACAGACCTGTCCCGGGATCGTCAATGGGGCACTGGAGCTGGAGAGGAAC 1578 

Qy 1501 gggcatgcttctgaggggatgaccaggcctagagatgccctcgggccagaggaagaaggg 1560 

I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 1579 GGGCATGCTTCTGAGGGGATGACCAGGCCTAGAGATGCCCTCGGGCCAGAGGAAGAAGGG 1638 

Qy 1561 aacagcctgggcccagagttgcacaagatcaacctggtggtgtccaaggggatgatgtta 1620 

I I I I M I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I II I I I I I II 
Db 1639 AACAGC CT GGGC C CAGAGTT GCACAAGAT CAAC CT GGT GGT GT C CAAGG G GAT GAT GT T A 1698 

Qy 1621 ggggtctgcggcaacacggggagtggtaagagcagcctgttgtcagccatcctggaggag 1680 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I 
Db 1699 GGGGTCTGCGGCAACACGGGGAGTGGTAAGAGCAGCCTGTTGTCAGCCATCCTGGAGGAG 1758 

Qy 1681 atgcacttgctcgagggctcggtgggggtgcagggaagcctggcctatgtcccccagcag 1740 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I 
Db 1759 ATGCACTTGCTCGAGGGCTCGGTGGGGGTGCAGGGAAGCCTGGCCTATGTCCCCCAGCAG 1818 

Qy 1741 gcctggatcgtcagcgggaacatcagggagaacatcctcatgggaggcgcatatgacaag 1800 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 1819 GCCT GGAT C GT CAGCG G GAACAT C AGG GAGAACAT C CT CAT GGGAGGC GCAT AT GACAAG 1878 

Qy 1801 gcccgatacctccaggtgctccactgctgctccctgaatcgggacctggaacttctgccc 1860 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I 
Db 1879 GCCCGATACCTCCAGGTGCTCCACTGCTGCTCCCTGAATCGGGACCTGGAACTTCTGCCC 1938 

Qy 1861 tttggagacatgacagagattggagagcggggcctcaacctctctggggggcagaaacag 1920 



Db 1939 T T T GGAGACAT GACAGAGAT T GGAGAG C GGGG C CT CAAC CT CT CT GGGGGGC AGAAACAG 1998 

Qy 1921 aggatcagcctggcccgcgccgtctattccgaccgtcagatctacctgctggacgacccc 1980 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I II II I I I I I I I II I I 

Db 1999 AGGAT CAG C CT GGCC C GC GC C GT CT AT T C CGAC C GT C AGAT CTAC CT GCT G GAC GACC C C 2058 

Qy 1981 ctgtctgctgtggacgcccacgtggggaagcacatttttgaggagtgcattaagaagaca 2040 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 2059 CT GT CT GCT GT GGAC GC C CAC GT G G GGAAGCACATTT T T GAGGAGT G CATTAAGAAGACA 2118 

Qy 2041 ctcagggggaagacggtcgtcctggtgacccaccagctgcagtacttagaattttgtggc 2100 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I 

Db 2119 CTCAGGGGGAAGACGGTCGTCCTGGTGACCCACCAGCTGCAGTACTTAGAATTTTGTGGC 2178 

Qy 2101 cagatcattttgttggaaaatgggaaaatctgtgaaaatggaactcacagtgagttaatg 2160 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I M I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I | 

Db 217 9 CAGAT C ATT T T GT T GGAAAAT GGGAAAAT CT GT GAAAAT GGAACT CACAGTGAGT TAAT G 2238 

Qy 2161 cagaaaaaggggaaatatgcccaacttatccagaagatgcacaaggaagccacttc 2216 

I I I I I I I I I II I II I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Db 2239 CAGAAAAAGG GGAAATAT GC C CAACTT AT C CAGAAGAT GCACAAGGAAGCCACT T C GGAC 2298 



Qy 2217 2216 

Db 2299 AT GC T GC AGGACACAGCAAAGAT AG CAGAGAAGC CAAAGGT AGAAAGT CAGGCT C T GGC C 2358 

Qy 2217 2216 

Db 2359 AC CT C CCT GGAAGAGT CT CT CAAC GGAAAT GCT GT G C C G GAGCAT C AG CT CAC AC AGGAG 2418 

Qy 2217 2216 

Db 2419 GAGGAGAT G GAAGAAG GCT CCT T GAGT T GGAGGGT CT AC CAC CACT AC AT C CAGGCAGCT 247 8 

Qy 2217 2216 

Db 2479 GGAGGTTACATGGTCTCTTGCATAATTTTCTTCTTCGTGGTGCTGATCGTCTTCTTAACG 2538 

Qy 2217 2216 

Db 2539 ATCTTCAGCTTCTGGTGGCTGAGCTACTGGTTGGAGCAGGGCTCGGGGACCAATAGCAGC 2598 

Qy 2217 2216 

Db 2599 C GAGAGAGCAAT GGAACCAT G GCAGAC CT GG GCAACAT T GCAGACAAT CCT CAACT GT C C 2658 

Qy 2217 2216 

Db 2659 TTCTACCAGCTGGTGTACGGGCTCAACGCCCTGCTCCTCATCTGTGTGGGGGTCTGCTCC 2718 

Qy 2217 2216 

Db 2719 T C AG GGATTT T CACCAAGGT CAC GAGGAAGG CAT C CAC G GC C CT GC ACAACAAGCT CT T T 2778 

Qy 2217 ggttttccgctgccccatgagtttctttgacaccatcccaataggccggcttttg 2271 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I 
Db 2779 AACAAGGTTTTCCGCTGCCCCATGAGTTTCTTTGACACCATCCCAATAGGCCGGCTTTTG 2838 

Qy 2272 aactgcttcgcaggggacttggaacagctggaccagctcttgcccatcttttcagagcag 2331 

I I I I I I I I I I I I I I I I I II II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I 
Db 2839 AACTGCTTCGCAGGGGACTTGGAACAGCTGGACCAGCTCTTGCCCATCTTTTCAGAGCAG 2898 

Qy 2332 ttcctggtcctgtccttaatggtgatcgccgtcctgttgattgtcagtgtgctgtctcca 2391 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 2899 TTCCTGGTCCTGTCCTTAATGGTGATCGCCGTCCTGTTGATTGTCAGTGTGCTGTCTCCA 2 958 

Qy 2392 tatatcctgttaatgggagccataatcatggttatttgcttcatttattatatgatgttc 2451 

I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 2959 TAT AT C CT GT TAAT GGGAGCC AT AAT CAT GGTTATT T GC T T CAT T TAT TAT AT GAT GT T C 3018 

Qy 2452 aagaaggccatcggtgtgttcaagagactggagaactatagccggtctcctttattctcc 2511 

I I I I I I I I I II I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 3019 AAGAAGGCCATCGGTGTGTTCAAGAGACTGGAGAACTATAGCCGGTCTCCTTTATTCTCC 3078 

Qy 2512 cacatcctcaattctctgcaaggcctgagctccatccatgtctatggaaaaactgaagac 2571 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 307 9 CACAT C CT CAATT CT CT GCAAGGC CT GAGCT CCATC CAT GT CTAT G GAAAAAC T GAAGAC 3138 



Qy 


2572 


Db 


3139 


Qy 


2632 


Db 


3199 


Qy 


2692 


Db 


3259 


Qy 


2752 


Db 


3319 


Qy 


2812 


Db 


3379 


Qy 


2872 


Db 


3439 


Qy 


2932 


Db 


3499 


Qy 


2992 


Db 


3559 


Qy 


3052 


Db 


3619 


Qy 


3112 


Db 


3679 


Qy 


3172 


Db 


3739 


Qy 


3232 


Db 


3799 


Qy 


3292 


Db 


3859 


Qy 


3352 


Db 


3919 


Qy 


3412 



ttcatcagccagtttaagaggctgactgatgcgcagaataactacctgctgttgtttcta 2631 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I II 
TTCATCAGCCAGTTTAAGAGGCTGACTGATGCGCAGAATAACTACCTGCTGTTGTTTCTA 3198 



I I I I I I M I II I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 



I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 



gtcaacatcgtgctgcagctggcgtccagcttccaggccactgcccggattggcttggag 2811 

I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GTCAACATCGTGCTGCAGCTGGCGTCCAGCTTCCAGGCCACTGCCCGGATTGGCTTGGAG 3378 



I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I 



I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 



I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II 



atcaacctgaccatccgcggccacgaagtggtgggcatcgtgggaaggacgggctctggg 3051 
M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I | | | I I I I I I 
ATCAACCTGACCATCCGCGGCCACGAAGTGGTGGGCATCGTGGGAAGGACGGGCTCTGGG 3618 

aagtcctccttgggcatggctctcttccgcctggtggagcccatggcaggccggattctc 3111 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I.I I I I I I I I I I I I I I I I I | | 
AAGTCCTCCTTGGGCATGGCTCTCTTCCGCCTGGTGGAGCCCATGGCAGGCCGGATTCTC 367 8 



I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
ATTGACGGCGTGGACATTTGCAGCATCGGCCTGGAGGACTTGCGGTCCAAGCTCTCAGTG 3738 

atccctcaagatccagtgctgctctcaggaaccatcagattcaacctagatccctttgac 3231 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II 
AT C CCT CAAGAT CCAGT GCT G CT CT CAGGAAC CAT CAGAT T CAAC CT AGAT C CCT T TGAC 37 98 

cgtcacactgaccagcagatctgggatgccttggagaggacattcctgaccaaggccatc 3291 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
C GT CACACT GAC CAG CAGAT CT GG GAT GC CT TGGAGAG GAC AT T C CT GAC CAAGG C CAT C 3858 

tcaaagttccccaaaaagctgcatacagatgtggtggaaaacggtggaaacttctctgtg 3351 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I | | | I I I I I I I II I 
TCAAAGTTCCCCAAAAAGCTGCATACAGATGTGGTGGAAAACGGTGGAAACTTCTCTGTG 3918 

ggggagaggcagctgctctgcattgccagggctgtgcttcgcaactccaagatcatcctt 3411 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I 
GGGGAGAGGCAGCTGCTCTGCATTGCCAGGGCTGTGCTTCGCAACTCCAAGATCATCCTT 3978 

3412 atcgatgaagccacagcctccattgacatggagacagacaccctgatccagcgcacaatc 3471 
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